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Resumen: La presente investigación se realizó en la reserva “Selva Pisana” cerca de San Piero a Grado, 
la cual es considerada como una biosfera por la UNESCO. El campo experimental se caracterizó 
funcionalmente utilizando diferentes plantas hospedadoras, cuya respuesta a las comunidades nativas 
de HMAs de los 12 sitios muestreados se midió. El crecimiento aumento, y el contenido de N y P difería 
significativamente entre los tratamientos HMAs nativos dentro de las tres especies de plantas probadas 
(Allium cepa, Capsicum annuum y Lactuca sativa). Entre los tratamientos nativos de HMAs, dos (llamados 
2 y 22) mostraron respuestas de la planta hospedadora significativamente diferentes, a pesar de la similitud 
de las propiedades del suelo.
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Abstract: The present research was carried out in the "Selva Pisana" reserve near San Piero a Grado, 
which is considered a biosphere by UNESCO. The experimental field was functionally characterized using 
different host plants, whose response to the native AMF communities of the 12 sites sampled was measured. 
The growth increased, and the N and P content differed significantly among the native AMF treatments 
within the three species of plants tested (Allium cepa, Capsicum annuum and Lactuca sativa). Among the 
native AMF treatments, two (called 2 and 22) showed significantly different plant host responses, despite 
the similarity of soil properties.
Keywords ─ Fungi, plants, performance, growth, functional.
Introducción
La diversidad y la composición de las comunidades de HMAs se estudiaron en gran medida a escala 
global y local. Trabajos recientes reportaron altos 
niveles de difusión de genotipos de HMAs entre 
sitios en múltiples continentes y una gran diversidad 
genética de una sola especie incluso en los mismos 
sitios (Davison et al., 2015; Savary et al., 2017), lo 
que sugiere que los vectores de dispersión eficientes, 
las aves, el agua y las actividades humanas) son 
activos en la distribución y la conducción de la 
diversidad de la HMAs. Trabajos anteriores que 
investigaron la diversidad genética de HMAs a escala 
local mostraron diferencias genéticas y fenotípicas 
entre los aislamientos de HMAs y las comunidades 
existentes en el mismo campo (Koch et al., 2004; 
Croll et al., 2008; Angelard et al., 2010), a distancias 
tan bajas como 100 cm o por debajo (Stukenbrock y 
Rosendahl, 2005; Mummey y Rillig, 2008).
El conocimiento de la diversidad de HMAs y la 
composición de la comunidad a pequeña escala es 
relevante no solo para mejorar nuestra comprensión 
de las comunidades de HMAs, sino también para 
los estudios de caracterización funcional de los 
HMAs nativos, a fin de aislar y reproducir los más 
eficientes para ser utilizados como inoculantes en 
Agricultura sostenible y ecológica. Aquí, se evaluó 
el rendimiento simbiótico de Allium cepa, Capsicum 
annuum y Lactuca sativa cultivados en suelos que 
albergan diferentes comunidades nativas de HMAs 
para caracterizar mejor las parcelas del campo 
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experimental. El experimento tuvo como objetivo 
probar si todas las comunidades nativas de HMAs que 
se originaban en las doce distintas parcelas del campo 
podían afectar de manera diferente al crecimiento y la 
absorción de nutrientes de las tres diferentes especies 
de plantas.
Materiales y Métodos
La investigación se realizó en la reserva llamada 
“Selva Pisana”, es un sitio de diversidad natural, 
ubicada en la región Toscana, en Italia. Se usó 
la parcela de suelo del campo experimental para 
establecer los experimentos de microcosmos 
destinados a evaluar el rendimiento de tres plantas 
hospedadoras: Lactuca sativa cv. (lechuga), 
Allium cepa cv. (cebolla) y Capsicum annuum cv. 
(pimiento). La lechuga, la cebolla y el pimiento, se 
sembraron en una arcilla calcinada estéril (OILDRI 
Chicago, IL, EE. UU.) y se cultivaron en una cámara 
de crecimiento a 25 °C en un ciclo diario de 16 h 
luz /8 h oscuridad. Diez días después de la siembra, 
las plántulas se transfirieron a bandejas de 8 celdas 
(5 cm de diámetro), que se rellenaron con tierra de 
las 12 parcelas de campo. El suelo de cada parcela 
representó un tratamiento de HMAs nativos diferente, 
en adelante denominado con el número de la parcela 
original del suelo. Se configuraron tres bandejas 
replicadas de cada especie de planta huésped para los 
tratamientos nativos de HMAs.
Las plantas de cebolla, pimiento y lechuga se 
cultivaron en un invernadero durante 8, 5 y 6 
semanas, respectivamente, en condiciones de luz 
natural y temperatura ambiente (min. T 15-20 °C, 
máx. T 27-33 °C), humedad relativa de 50 al 80% 
y se suministró agua del grifo según necesitaba. 
Los tiempos de cosecha diferenciales se eligieron 
en función de la duración de los ciclos de vida del 
huésped. En la cosecha, las plantas se analizaron para 
determinar la materia seca de los brotes y el contenido 
de N y P. Las raíces de las 8 plantas de cada bandeja 
de réplica se recolectaron y se agruparon para evaluar 
la colonización micorriza de la raíz.
La colonización de la raíz y el peso seco del brote 
se analizaron mediante ANOVA de dos vías y las 
medias se separaron mediante una prueba de efecto 
principal simple con ajuste de Sidak. Los datos de 
concentración de nutrientes no cumplieron con los 
supuestos de ANOVA de dos vías y fueron analizados 
por ANOVA de una vía seguido de Tukey HSD para 
la separación media. Los análisis se llevaron a cabo 




Los niveles de colonización en cebolla, la planta más 
micotrófica del experimento (con un rango de 86.6 ± 
3.9% a 93.6 ± 1.8%), fueron significativamente más 
altos que los detectados en lechuga y pimiento, que 
promediaron 55% y 49.5%, respectivamente, pero 
no se observaron diferencias estadísticas (P = 0.493) 
entre los tratamientos (Fig. 1). Aunque en la lechuga 
la variabilidad entre parcelas fue mayor que en las 
cebollas (coeficiente de variación 19.2% vs. 4.2%), 
el procedimiento de comparación múltiple de Tukey 
no permitió separar las medias en diferentes grupos 
(Fig. 1a). Por otro lado, el porcentaje de longitud de 
la raíz colonizada fue estadísticamente diferente (P 
<0,001) entre las plantas de pimiento dependiendo de 
la parcela (Fig. 1c). En realidad, en los tratamientos 
de HMAs nativos 9 y 22, las plantas tenían menos del 
40% de longitudes de raíces micorrizadas, difiriendo 
de las plantas cultivadas en suelo de las parcelas 2, 
5, 13, 18, en cuyas raíces la tasa de colonización de 
HMAs fue superior al 55%.
Respuestas de crecimiento.
Se observaron respuestas de crecimiento 
significativamente diferentes entre los tratamientos 
de HMAs nativos dentro de cada una de las tres 
especies de plantas analizadas, especialmente en 
lechuga y pimiento (P <0.001) (Fig. 2). Las plantas 
de lechuga cultivadas en el tratamiento 22 mostraron 
el valor más alto de peso seco del brote (PSB) (55.3 
± 1.7 mg), que fue 38% mayor que el peso promedio 
de todas las plantas de lechuga, junto con las plantas 
de los tratamientos 9 y 10. Estas plantas diferían de la 
mayoría de las plantas cultivadas en los tratamientos 
2, 17 y 18, que mostraron un peso de brotes secos de 
24.6-25.2 mg, por planta (Fig. 2).
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Figura 1. Porcentaje de colonización 
micorrízica en diferentes raíces
Porcentaje de colonización micorrízica en raíces de lechuga (a), 
cebolla (b) y pimiento (c), cultivadas en el suelo del cual se originan, 
en las parcelas 1-22. Las barras representan el error estándar de la 
media. Letras diferentes indican valores estadísticamente diferentes.
Figura 2. Peso seco de los brotes
Peso seco de los brotes de lechuga, cebolla y pimiento, 
cultivados en el suelo del cual se originan, en parcelas 1-22. 
Las barras representan el error estándar de la media. Letras 
diferentes indican valores estadísticamente diferentes.
De manera consistente con los resultados anteriores, 
los valores más altos y más bajos de PSB de plantas 
de pimiento fueron 74.5 ± 3.7 mg y 47.5 ± 2.8 mg en 
los tratamientos 22 y 2, respectivamente. Aunque se 
observaron diferencias estadísticamente significativas 
en el crecimiento de las plantas de cebolla (P = 0.025), 
el procedimiento de comparación múltiple de Tukey 
no permitió medias separadas en diferentes grupos. 
Sin embargo, la PSB de cebolla varió de 44-45 mg 
en los tratamientos 2 y 14, a aproximadamente 54 
mg en los tratamientos 9 y 22, hasta 64-65 mg en los 
tratamientos 6 y 21 (Fig. 2b).
Contenido nutritivo.
Los tratamientos nativos de HMAs produjeron 
diferencias significativas en el contenido de N del 
brote de las tres especies de plantas probadas (P 
<0.05). En lechuga, el contenido más alto de N se 
encontró en el tratamiento 22, que fue diferente de 
todos los demás, mientras que los contenidos más 
bajos se encontraron en los tratamientos 2, 17 y 18. 
En cebolla, el contenido más alto se encontró en los 
tratamientos 21 y 6, mientras que el más bajo los 
contenidos se encontraron en los tratamientos 17 y 
13. En los otros tratamientos, el N osciló entre 0,66 
y 0,78 mg por planta. En pimiento, los tratamientos 
13, 14, 17 y 18 resultaron en el contenido más bajo 
de N en contraste con los tratamientos con más de 
0,75 mg por planta, el tratamiento 22 nuevamente dio 
el contenido más alto, como en la lechuga (Tabla 1).
Tabla 1. Contenido de nitrógeno de los brotes 
de lechuga, cebolla y pimiento, cultivados en 
el suelo del cual originan, en las parcelas 1-22 
(media ± error estándar de la media).
Los valores seguidos por letras diferentes son 
significativamente diferentes en P <0.05
Se detectaron diferencias estadísticamente 
significativas (P <0.01) en el contenido de P en 
lechuga y pimiento, entre los tratamientos nativos 
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de HMAs (Tabla 2). Los valores más bajos se 
mostraron en las plantas de lechuga cultivadas en los 
tratamientos 2, 17 y 18, y las plantas de pimiento en 
los tratamientos 2, 10, 13, 14, 17 y 18. Por otro lado, 
los valores más altos de contenido de P ocurrieron en 
los tratamientos 1, 6, 9, 14, 21 y 22 en lechuga, y 1, 5, 
6, 9, 21 y 22 en pimiento (Tab. 2).
Tabla 2. Contenido de fósforo de lechuga, cebolla y 
pimiento, cultivado en el suelo del cual originan, en las 
parcelas 1-22 (media ± error estándar de la media).
Los valores seguidos por letras diferentes son 
significativamente diferentes en P <0.05
En este experimento, diversas comunidades de MA 
nativas enteras, que se desarrollaron en un campo de 
100 m, afectaron de manera diferencial el crecimiento 
y el contenido de nutrientes de tres especies de plantas 
de cultivo, A. cepa, C. annuum y L. sativa, lo que 
demuestra que el rendimiento de la planta depende de 
las diferentes Comunidades de HMAs que colonizan 
el sistema de raíces y sobre la identidad de las plantas 
hospedadoras. De hecho, los 12 tratamientos nativos 
diferentes de HMAs produjeron rendimientos de 
plantas variables en las tres especies hospedadoras. El 
tratamiento 22 dio, en la mayoría de los casos, el mayor 
contenido de PSB, N y P de la planta, en comparación 
con los otros tratamientos. En particular, mejoró 
significativamente el PSB de pimiento y lechuga, en 
57 y 119%, respectivamente, en comparación con 
el tratamiento 2. El tratamiento 22 fue el más eficaz 
en la captación de N, aunque los aumentos en los 
niveles de N variaron en las diferentes especies de 
plantas (18, 37 y 98% en cebolla, pimiento y lechuga, 
respectivamente), en comparación con el tratamiento 
2. Los contenidos de P siguieron la misma tendencia, 
con aumentos variables según la identidad de la planta 
huésped. Las respuestas diferenciales de las plantas 
a los HMAs pueden explicarse por el hecho de que 
durante las interacciones planta/hongo, la expresión 
del gen de la planta se modula dependiendo de los 
genotipos de plantas y hongos involucrados en la 
simbiosis (Feddermann et al. 2008; Massoumou et al. 
2007).
Se utilizaron comunidades de HMAs nativos intactas 
para la evaluación del rendimiento de la planta. 
Trabajos anteriores llevaron a cabo experimentos 
con comunidades nativas diluidas o modificadas 
que se tomaron de muestras de suelos naturales 
y se utilizaron como inóculos (Burrows y Pfleger 
2002; Ji et al. 2010; Moora et al. 2004), mientras 
que la mayoría de los estudios emplearon especies 
aisladas o comunidades de HMAs ensamblados 
artificialmente (Gustafson y Casper 2006; Jansa et 
al. 2008; Munkvold et al. 2004). En este trabajo, 12 
tratamientos nativos de HMAs mostraron efectos 
variables sobre el crecimiento y la nutrición de las 
diversas plantas hospedantes, de acuerdo con otros 
estudios, donde diferentes comunidades nativas de 
HMAs recolectados de pastizales y bosques, o de 
bosques jóvenes y viejos en Estonia, produjeron un 
rendimiento diferencial de las plantas (Moora et al. 
2004; Uibopuu et al. 2012).
Otros autores demostraron que las esporas que 
se originan en comunidades nativas de HMAs 
recolectadas de praderas serpentinas y de praderas 
que utilizadas como inóculo diferían funcionalmente, 
dependiendo de su entorno local del suelo huésped 
(Ji et al. 2010). Curiosamente, nuestros resultados 
se obtuvieron utilizando HMAs nativos que se 
originaron en puntos de muestreo dentro de un 
solo campo, en una distancia muy corta, mientras 
que las comunidades analizadas en información 
citada pertenecían a sitios distantes. Para evaluar 
la relación entre el rendimiento de la planta y las 
comunidades nativas de HMAs que se originaron 
en las diversas parcelas que colonizaron a las tres 
plantas hospedadoras se realizó una determinación de 
la biomasa.
Conclusiones y Recomendaciones
La amplia diversidad funcional existente en los 
HMAs y su amplio rango de hospedantes dan lugar 
a muchas combinaciones diferentes de hospedadores 
y hongos, que muestran comportamientos muy 
variables, en cuanto a la infectividad de los hongos y 
los beneficios simbióticos del hospedador.
Los análisis fisiológicos realizados durante este 
trabajo revelaron que la mejor planta no estaba 
necesariamente asociada con una comunidad 
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de HMAs nativos, completos y diversificados, 
pero probablemente con aislados peculiares que 
representan la "mejor opción" de la planta en términos 
de capacidad de transferencia de nutrientes.
Estudios recientes sugirieron que estos aislamientos 
pueden ser recompensados por anfitriones con una 
mayor emisión de carbono, posiblemente mejorando 
su condición física. Se recomienda realizar pruebas 
de colonización de HMAs en otras especies de plantas 
para la obtención de datos que puedan mejorar la 
capacidad de comprensión y de elección del mejor 
simbionte.
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